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C развитием молекулярно-генетических методов стала возможна идентификация 
организмов с использованием молекулярных маркеров, так называемая генетическая 
паспортизация (DNA-barcoding). Одними из нуклеотидных последовательностей, 
используемые в ДНК-штрихкодировании сосудистых растений и рекомендуемые 
международными протоколами [1], являются участки межгенного спейсера trnH-psbA и 
ядерной – ITS2 ДНК.  
Phlojodicarpus villosus (Turcz. ex Fisch. & C.A. Mey.) Turcz. ex Ledeb. – вид семейства 
Apiaceae, очень редко встречается на Урале и как плейстоценовый реликт занесен в Красные 
книги многих регионов [2–5]. Изолированные популяции P. villosus спорадически встречаются 
на Урале и сосредоточены в пределах Северного и Приполярного Урала [6]. 
В международных базах генетических данных GenBank и BOLD Systems последовательности 
маркеров trnH-psbA и ITS2 для данного вида отсутствуют [1, 7]. 
Цель – оценить возможность применения последовательностей trnH-psbA и ITS2 в 
качестве ДНК-штрихкода для редкого на Урале вида P. villosus. Материалом для исследования 
служили гербарные образцы P. villosus, собранные в Республике Коми (хранятся в гербарии 
Института биологии Коми НЦ УрО РАН, г. Сыктывкар). Секвенирование образцов выполняли 
с использованием оборудования Центра коллективного пользования «Молекулярная 
биология» Института биологии Коми НЦ УрО РАН. В анализ также были включены 
имеющиеся в базе данных GenBank последовательности 33 видов из сестринских родов Seseli, 
Karatavia, Libanotis и другие таксоны семейства Apiaceae [8]. Выравнивание 
последовательностей и филогенетический анализ выполнен в программе MEGA X [9]. 
Филогенетические деревья построены с использованием метода максимального 
правдоподобия (МL). 
Впервые получены последовательности ITS2 и trnH-psbA для P. villosus. Длина 
последовательности ITS2 составила 221 п.н., trnH-psbA – 203 п.н. На филогенетических 
деревьях показано место P. villosus среди видов семейства Apiaceae. Новые 
последовательности ITS2 и trnH-psbA планируется депонировать в базы генетических данных. 
Полученные сведения позволят составить генетический паспорт P. villosus, который можно 




будет использовать при составлении программ по сохранению популяций и защите редких 
видов растений.  
Работа выполнена в рамках государственного задания по теме «Разнообразие 
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